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ABSTRAK 
 Di dalam laboratorium forensik, pengungkapan suatu kasus tindak 
kriminal dapat dilakukan melalui identifikasi DNA manusia. Salah satu cara 
identifikasi DNA manusia dapat dilakukan melalui analisis kromosom Y. Yfiler 
adalah sebuah kit komersial yang dapat digunakan dalam analisis kromosom Y. 
Namun, penggunaan Yfiler terbilang baru di Indonesia, khususnya di 
Laboratorium DNA Pusdokkes Polri, Jakarta. Oleh karena itu, Yfiler perlu 
divalidasi untuk membuktikan ketepatgunaan dan akurasi fungsi dari kit tersebut. 
Tujuan dari penelitian ini adalah untuk mengetahui jumlah siklus amplifikasi 
Yfiler tervalid, serta mengetahui hubungan antara jumlah siklus dengan rata-rata 
tinggi peak dan persamaan regresi yang terbentuk. 
Dalam penelitian ini, validasi dilakukan dengan cara memodifikasi jumlah 
siklus amplifikasi. Jumlah siklus amplifikasi yang digunakan adalah 27, 28, 29, 
30, 31, dan 32 siklus. Data dianalisis dengan menggunakan aplikasi Gene 
Mapper
®
 ID Software v 3.2, serta diuji homogenitas dan signifikansi 
menggunakan ANOVA dengan probabilitas 5% (α=0,05). Penentuan model kurva 
standar dilakukan menggunakan SPSS Statistic v. 20. Jumlah siklus tervalid 
ditentukan dengan memilih rata-rata tinggi peak dari masing-masing jumlah 
siklus, yang mendekati nilai median rata-rata tinggi peak standar (100 – 10.000 
RFU). Kemudian, hasil yang diperoleh dibandingkan dengan hasil validasi yang 




 PCR Amplification Kit. 
Jumlah siklus amplifikasi tervalid yang diperoleh dari penelitian ini adalah 
pada jumlah siklus 31. Hubungan antara jumlah siklus amplifikasi dengan rata-
rata tinggi peak mengikuti bentuk kurva S, yaitu setiap penambahan jumlah siklus 
amplifikasi akan diikuti dengan penambahan tinggi peak, dengan persamaan 
regresi: ln 𝑦 = 19,636 − (13,575/𝑥). 
 
 








VALIDATION OF THE NUMBER OF YFILER AMPLIFICATION 
CYCLES IN HUMAN 
 
DINAR LARASATI 
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Sebelas Maret University, Surakarta 
 
ABSTRACT 
In a forensic laboratory, disclosure of a criminal case can be done by 
human DNA identification. Identifying human DNA can be done through Y 
chromosome analysis. Yfiler is a commercial kit that can be used in Y 
chromosome analysis. However, the use of Yfiler is relatively new in Indonesia, 
especially in the DNA Laboratory of Pusdokkes Polri, Jakarta. Therefore, Yfiler 
needs to be validated to prove the usefulness and functionality of the kit. The 
purposes of this study are to determine the most valid number of Yfiler 
amplification cycles, and relationship between the number of cycles with peak 
height average and the regression equation formed. 
In this research, validation is done by modifying the number of 
amplification cycles. The number of amplification cycles used were 27, 28, 29, 
30, 31, and 32 cycles. Data were analyzed using Gene Mapper
®
 ID Software v 3.2 
application. Homogeneity and significance test using ANOVA with probability 
5% (α=0,05). Standard curve model is determined by using SPSS Statistic v. 20. 
The most valid number of cycles is determined by selecting an peak height 
average of each cycle number, which is close to the median value of the peak 
standard height average (100 – 10.000 RFUs). Then, the results are compared 




 PCR Amplification Kit manual 
instructions. 
The most valid number of amplification cycles obtained from this study is 
on the number of cycles 31. The relationship between the number of amplification 
cycles with the peak heigth average follows the curve shape S, that is each 
additional number of amplification cycles will be followed by the addition of peak 
height, with regression equation: ln 𝑦 = 19,636 − (13,575/𝑥). 
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